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АКТУАЛЬНЫЕ ВОПРОСЫ ИНФЕКЦИОННОЙ ПАТОЛОГИИ
У детей 3 лет и старше наиболее распространен-
ной причиной острой экзантемы являлась парвови-
русная инфекция, что наблюдается и в других стра-
нах умеренного климата [3]. В возрастной группе 
7—10 лет она была выявлена у 45,8% обследован-
ных, что составляло 75,9% всех случаев с лабора-
торно подтвержденным диагнозом. У детей 3—6 лет 
парвовирусом В19 было обусловлено 26,7% случаев, 
11—14 лет — 21,3% и 15—18 лет — 27,8%. Энте-
ровирусная инфекция у детей 3 лет и старше была 
второй по распространенности и выявлялась во всех 
возрастных группах практически с одинаковой ча-
стотой (8,5—11,5%). Аденовирусная инфекция так-
же была подтверждена во всех возрастных группах, 
однако практически в два раза чаще она встречалась 
у детей 3—6 лет. 
Все 10 заболевших корью детей 14—18 лет были 
дважды вакцинированы, 80% из них — коревой мо-
новакциной. Все случаи развились в период огра-
ниченной вспышки кори в 2011 г. и могли быть 
обусловлены как первичными, так и вторичными 
вакцинальными неудачами. В целом, крайне редкие 
случаи кори, возникшие у адекватно привитых де-
тей, свидетельствуют об успешности проводимой в 
стране вакцинопрофилактики. 
Заключение.Включение в число диагностируе-
мых вирусных инфекций у детей 0—18 лет, кроме 
кори и краснухи, также парвовирусной, энтерови-
русной, аденовирусной и ВГЧ6 инфекций позво-
лило установить этиологию в 52,2% исследованных 
случаев. 
Наиболее редко у детей выявлялись корь и крас-
нуха, что является следствием высокого охвата вак-
цинацией. Наиболее распространенным возбуди-
телем острой экзантемы у детей 0—2 лет являлся 
ВГЧ6, который обусловил макуло-папулезную сыпь 
у 27% обследованных и имел особую эпидемиоло-
гическую значимость для детей первого года жизни. 
Основной причиной вирусной экзантемы у детей 
в возрасте 3 лет и старше являлась парвовирусная 
инфекция, которая составляла более 25% случаев. 
Эти данные свидетельствуют о необходимости пер-
воочередного обследования детей моложе 1 года на 
ВГЧ6 инфекцию и детей 3 лет и старше на парво-
вирусную инфекцию при проведении у них диффе-
ренциальной диагностики острой экзантемы. 
Энтеровирусная и аденовирусная инфекции со-
ставляли от 5 до 10% в структуре острых экзантем 
у детей и выявлялись во всех возрастных группах, 
что также не позволяет исключить ни одну из них 
при проведении лабораторного обследования лиц с 
макуло-папулезной сыпью. 
Таблица — Выявление IgM антител к вирусу кори, вирусу краснухи, парововирусу В19, энтеровирусу, 
аденовирусу, ВГЧ6 в сыворотке крови детей 0–18 лет с лихорадкой и макуло-папулезной сыпью
Возраст,  
лет
N, абс Положитель-
ные,  абс.  (%)  
В  том числе положительные к вирусам,  абс.  (%)  
кори краснухи парвовирусу В19 энтеровирусу аденоирусу ВГЧ 6 
0—2 111 62 (55,9) 4 (3,6) 0 12 (10,8) 14 (12,6) 2 (1,8) 30  (27,0)
3—6 191 91 (47,6) 0 0 51 (26,7) 22 (11,5) 17 (8,9) 1
7—10 96 58 (60,4) 0 0 44 (45,8) 10  (10,4) 4 (4,2) 0
11—14 47 18 (38,3) 2 (4,3) 0 10  (21,3) 4 (8,5) 2 (4,3) 0
15—18 90 50  (55,6) 8 (8,9) 2 25 (27,8) 10  (11,1) 5 (5,6) 0
0—18 535 279 (52,2) 14 (2,6) 2 (0,4) 142 (26,5) 60  (11,2) 30  (5,6) 31 (5,8)
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Продукция бета-лактамаз расширенного спектра 
(БЛРС) энтеробактериями — возбудителями пиело-
нефритов может затруднять проведение эффектив-
ной антибактериальной терапии. Цель исследова-
ния — определить БЛРС-активностьвозбудителей 
пиелонефритов.
С использованием метода «двойных дисков» вы-
полнен фенотипический скрининг продукции БЛРС 
для 65 штаммов E. coli, 35 штаммов Proteusspp., 10 
штаммов K. pneumoniae с различными профилями ре-
зистентности к антибактериальным препаратам, вы-
деленных из мочи пациентов с пиелонефритами. Для 
выявления генов БЛРС различных классов (ТЕМ, 
OXA, SHV, CTX-M) проведена полимеразная цепная 
реакция с электрофоретической детекцией продуктов 
амплификации. Определена групповая принадлеж-
ность БЛРС классов TEM, SHV и CTX-M в мульти-
плексной ПЦР в реальном времени c последующей 
оценкой температур плавления зондов, позволяющей 
выявлять точечные мутации, придающие расширен-
ный спектр бета-лактамазной активности в соответ-
ствующих кодонах генов. Для ПЦР-тестирования ото-
браны 49 изолятов энтеробактерий с подтвержденным 
БЛРС-фенотипом (E. coli — 29 штаммов, K. pneumoni-
ae — 5 штаммов, Proteus spp. — 15 штаммов).
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6 -й СЪЕЗД ИНФЕКЦИОНИСТОВ РЕСПУБЛИКИ БЕЛАРУСЬ
У 44,6% штаммов E. coli, 50% штаммов K. 
pneumoniae и 42,9% штаммов Proteus spp. с исполь-
зованием фенотипического скринингового ме-
тода выявлена продукция БЛРС. При этом 12,2% 
БЛРС-позитивных штаммов при использовании 
стандартного диско-диффузионного метода ранее 
были охарактеризованы как «чувствительные» к це-
фотаксиму и цефтазидиму.
При проведении геноиндикации БЛРС ни у од-
ного из 49 исследуемых штаммов энтеробактерий 
БЛРС класса ОХА обнаружены не были. У 38 из 
49 исследуемых штаммов амплифицировался уча-
сток гена blaTEM, однако нуклеотидных замен в 104 
позиции, придающих БЛРС-активность, выявле-
но не было (WT, дикий тип). У всех исследован-
ных штаммов Proteusspp. и E. coli (не зависимо от 
наличия или отсутствия фенотипически определя-
емой БЛРС-активности) гены blaSHV не детектиро-
вались. Обнаружено присутствие blaSHV-генов как у 
БЛРС-позитивных, так и БЛРС-негативных штам-
мов K. pneumoniae. Анализ кривых плавления зон-
дов не выявил точечных мутаций в анализируемых 
кодонах (179, 238—240) blaSHV-генов исследуемых 
штаммов клебсиелл (WT, дикий тип).
У 14 штаммов E. coli, 8 штаммов P. mirabilis и 5 
штаммов K. pneumoniaeвыявлен ген blaCTX-M-3, у 2 
штаммов E. coli — blaCTX-M-14.
Показано, что диско-диффузионный метод 
определения чувствительности не всегда позво-
ляет выявить истинную резистентность БЛРС-
продуцирую щих штаммов, поскольку такие штам-
мы могут проявлять in vitro уровень устойчивости к 
цефалоспоринам ниже установленных пограничных 
значений. В связи с этим показана необходимость 
проведения дополнительных фенотипических те-
стов для выявления устойчивости к антибиотикам, 
опосредованной продукцией БЛРС.
Бета-лактамазная активность расширенного 
спектра у клинических изолятов энтеробактерий — 
возбудителей пиелонефритов опосредована наличи-
ем генов blaCTX-M. Наличие генов бета-лактамаз дру-
гих типов (TEM, SHV), как правило, не связано с 
расширением бета-лактамазной активности в связи 
с отсутствием нуклеотидных замен в соответствую-
щих позициях.
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Течение HCV-инфекции, невзирая на достигну-
тые успехи, все еще остается проблемой для специ-
алистов в области инфектологии. Одним из вари-
антов естественного течения заболевания является 
спонтанный клиренс (СК) вируса гепатита С (ВГС, 
HCV) после перенесённого острого гепатита С (ОГС) 
у части инфицированных пациентов. СК HCV диа-
гностируется в разных количественных значениях в 
различных регионах земного шара — от минималь-
ных показателей (3,7%) в Японии до максимальных 
(53%) в Центральной и Восточной Африке среди 
всех случаев заболевания. Изучая данные мировой 
медицинской литературы, определено, что в сла-
вянской популяции, проживающей в центральном 
и южном регионах Украины, СК HCV диагности-
руется достаточно редко (12—16%) в сравнении с 
другими странами.
В последние годы все большее внимание кли-
ницистов привлекает возможность персонифици-
рованного подхода к определению прогноза есте-
ственного течения HCV-инфекции, основанного 
на генетических особенностях человека. Недавно 
в руках клиницистов появился новый генетически 
детерминированной фактор прогноза течения за-
болевания, который представлен двумя вариантами 
однонуклеотидных полиморфизмов (singlenucle-
otidepolymorphism, SNP), расположенными вблизи 
гена человека интерлейкин-28В (IL28B) на локусах 
19 (19q13) хромосомы. IL28B кодирует интерферон 
лямбда (ИФН-лямбда), который относится к се-
мейству интерферонов III типа (ИФН λ3) и берет 
участие в адаптивном иммунном ответе человека, 
обладает сильным противовирусным действием и 
подавляет репликацию ВГС.
Известно, что высокая склонность мужчин к 
развитию HCV-инфекции связана с низкой актив-
ностью макрофагов, по сравнению с женщинами, 
где эстрогены активируют Fas/Fasl-путь регуляции 
генов иммуноглобулинов.
Целью работы является установление влияния 
вариантов SNP гена человека IL28B и пола на те-
чение HCV-инфекции: СК HCV и хронизацию за-
болевания среди пациентов украинской популяции.
Материалы и методы. 22 пациента со СК HCV 
(1 группа) и 55 — с ХГС (2 группа) были обследова-
ны на варианты SNP гена IL28В. Средний возраст 
пациентов 1 группы составил 37±7,8 лет, 2 груп-
пы — 47±9,4 лет.
В качестве материала для исследования исполь-
зовалась ДНК, выделенная из крови пациентов. 
Диагностика проводилась с помощью комплекта 
реагентов для определения генетических полимор-
физмов методом ПЦР в режиме реального вре-
мени «ИмуноГенетика IL28B» (ДНК Технология, 
Россия) на оборудовании CFX96 (BioRad, США) и 
Дт96 (ДНК Технология, Россия) согласно инструк-
циям производителей. Для оценки прогноза HCV-
инфекции мы использовали два основных SNP: 
rs 12979860 с возможными вариантами генотипов — 
СС, СТ, ТТ и rs 8099917 с возможными генотипа-
ми — ТТ, ТG, GG.
Статистическая обработка полученных результа-
тов проводилась с помощью программы SPSS v17.0 
(IBM, США). Для определения значимости по-
лученных результатов использовали критерий χ2 
(Хи-квадрат). Статистически значимой считалась 
95% вероятность отличия (p≤0,05).
Результаты исследования. При распределении 
пациентов по полу в 1 группу вошли 8 (36,4%) муж-
чин и 14 (63,6%) женщин, во вторую — 35 (63,6%) 
